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 چکیده

از  نمونه D، 111از ژنوم  (LMW-GSشناسایی زیرواحدهای سبک گلوتنین ) منظور بهدر این پژوهش 

. در مجموع شدارزیابی  Ae. tauschiiو  Aegilops crassa   ،Ae. cylindrica،های گیاهی گندم نان گونه

دارای  درصد 55با فراوانی  aلل شناسایی شد. آلل چهار آ SDS-PAGEهای  با توجه به نتایج آنالیز ژل

 درصد 1/9و  3/11،  1/33های  ترتیب دارای فراوانی به dو  b ،cهای  بیشترین فراوانی و پس از آن آلل

و  aهای ‌. آللاند ترتیب دارای بیشترین و کمترین فراوانی به cو  bهای ‌، آللAe. crassaدر گونة بودند. 

(c  وdبه ) ر ترتیب دAe. cylindrica را دارند. در   بیشترین و کمترین فراوانیAe. tauschii های ‌، آللa 

ترتیب بیشترین  به dو  bهای ‌، آلل T. aestivumاند. در  ترتیب دارای بیشترین و کمترین فراوانی به dو 

و  Ae. crassa ،Ae. cylindricaهای گندم نان،  ( در جمعیتζتنوع ژنتیکی )و کمترین فراوانی را دارند. 

Ae. tauschii همچنین تنوع ژنتیکی شدبرآورد  1215/1و  1313/1، 5192/1، 1515/1ترتیب  به .

دهد که خویشاوندان  دست آمد. نتایج این تحقیق نشان می هب 1295/1( برای کل جمعیت Hمتوسط )

منظور بهبود  بههای اصلاحی  در برنامهتوان  ها می که از این آلل اند های متنوعی وحشی گندم دارای آلل

 .کرداستفاده گلوتنین 

 

 .D ،SDS-PAGEزیرواحدهای سبک گلوتنین، ژنوم  های کلیدی: واژه

 
 مقدمه

 ةگون درصد گندم تولیدی جهان مربوط به 34

(2n=6x=42, AABBDD) Triticum aestivum L. است 

(Peng et al., 2011)انواع یکی از  ها‌. گلوتنین

 اند هموجود در آندوسپرم دان کنندة های شرکت‌پروتئین

 .است  تشکیل شده 2و سنگین 3که از دو زیرواحد سبک

درصد از کل  30سبک های با توجه به اینکه زیرواحد

درصد از کل  90ای دانه و در حدود  های ذخیره پروتئین

بسیار  آثاراند، دارای  گلوتنین را به خود اختصاص داده

 ندخمیر 5مقاومت حداکثرو  3گسترشبر  مشهودی

(D'Ovidio & Masci, 2004گلیادین .)،  پروتئین یندوم 

گلوتن است که از زیرواحدهای منفرد تشکیل شده است 

(Payne, 1987 زیرواحدهای سبک و سنگین گلوتنین .)

های ژنی روی بازوی کوتاه و بلند،  نامک ةوسیل هترتیب ب به

ند و این شو می رمزهای همیولوگ  سری اول کروموزوم

برای  Glu-D3و  Glu-A3 ،Glu-B3ها را با  انمک

برای  Glu-D1و  Glu-A1 ،Glu-B1زیرواحدهای سبک و 

 & Singhدهند ) زیرواحدهای سنگین نشان می
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Shepherd, 1988a, bسرین،  ییابتدا ةاسیدآمین پایة(. بر

، زیرواحدهای سبک N پایانةاز  متیونین و ایزولوسین

 LMW-iو  LMW-s ،LMW-m ةترتیب به سه دست به

 ؛(D'Ovidio & Masci, 2004شوند ) بندی می طبقه

به  SDS-PAGEهمچنین براساس سیالیت آنها در ژل 

شوند و زیرواحدهای نوع  تفکیک می Dو  B ،C ةسه دست

B جایی کمتری در ژل دارند  هند که جابا ترین فراوان

(Jackson et al., 1983). LMW-GS ای  پیچیدهها گروه

های  ها هستند که قابلیت تشکیل پیوند از پروتئین

ها در نمولکولی آنها موجب شرکت آ سولفیدی بین دی

توانایی آنها در تشکیل  .شود گلوتن میپروتئینی مر  پلی

مولکولی با یکدیگر یا با  سولفیدی درون دی پیوندهای

 گیری منظور شکل به زیرواحدهای سنگینهای  مولکول

های  های گلوتنین بسیار مهم است و ویژگی مر پلی

اکثر زیرواحدهای زند.  وری خمیر آرد گندم را رقم میافر

 ةسیستئین در زنجیر ةسبک دارای هشت اسیدآمین

(. اولین D'Ovidio & Masci, 2004پپتیدی هستند ) پلی

 ناحیةیا در  N پایانةدر  LMW-mو  LMW-sسیستئین 

 ةهم LMW-iدر حالی که  تکرارشونده قرار دارد.

 & D'Ovidioدارند ) C پایانةها را فقط در  سیستئین

Masci, 2004ةهای رمزکنند های ژن (. تعداد نسخه 

زیرواحدهای سبک گلوتنین در گندم براساس آنالیز 

 .(Cassidy et al., 1998است ) 50-30ساترن بلاتینگ 

 Ae. tauschiiو  T. turgidumگندم امروزی از تلاقی 

(. کیفیت McFadden & Sears, 1946پدید آمده است )

اهمیت ی است که زیرواحدهای سبک کمّ ینان صفت

(. Gupta et al., 1993) بسیار زیادی در این زمینه دارند

برای  زیادیترین ژنوم گندم است که تنوع  مهم Dژنوم 

در این  شده های بررسی نمونه همة .تعیین کیفیت دارد

 پایة. برهستندآن  ةمختلف دارند های تحقیق از گونه

به گندم  Dژنوم  ةدهند Ae. tauschiiمدارک ژنتیکی 

های تتراپلوئید هیبرید  تواند با گندم آسانی می است و به

 هدف با قیتحق نیا(. Dvorak et al., 1998شود )

 و ها ساختار یدارا ) LMW یرو بر تیفیک یبررس

 به نسبت یترکم مطالعه و (اند فراوان یها دیپپت یپل

HMW  (هستند یکمتر یاجزا یدارا )گرفته صورت 

 ییها تلاش ،D ژنوم تیاهم لیدل به نیهمچن و است

 شاوندانیخو یژن ةخران از ارزشمند یها ژن یمعرف برای

 ژنوم، نیا تیاهم اساسبر. است  گرفته صورت یوحش

 شد یآور جمع آن ةدارند یاهیگ یها گونه ریسا یبذرها

 دانه، یا رهیذخ یها نیپروتئ زیآنال و  یررسب با بتوان تا

 در. کرد ییشناسا یژن خزانه نیا در را موجود یها آلل

 انتخاب در است ممکن پژوهش نیا جینتا تینها

 یواحدها ریز نظر از یبررس مورد ارقام مطلوب یها نمونه

LMW ةیته ای گندم با یتلاق منظور به نیگلوتن 

 .شود واقع دیمف زین یمصنوع دیهگزاپلوئ یها گندم

 

 ها مواد و روش

در این پژوهش همگی از بانک  شده مواد گیاهی بررسی

نهال و بذر کرج تهیه  ةو تهیاصلاح  تحقیقات ةسسؤژن م

 ,Aegilops crassa (2n=4x=28 نمونه 24که شامل  شد

DDMM) ،23 نمونه Ae. cylindrica (2n=4x=28, 

CCDD) ،23 نمونه Ae. tauschii  گندم نان  نهنمو 30و

 .اند آوری شده از مناطق مختلف ایران جمع که بود

از نصف  استخراج زیرواحدهای سبک گلوتنینبرای 

( استفاده 1991) et al. Singh روش از  ندوسپرم دانهآ

ها با کمک اتانول و  شد. در این روش، ابتدا گلیادین

پروپانول نرمال حذف شدند و در ادامه، با استفاده از 

ترتیب پیوند  بهپریدین  نیلیو-5تریتول و تیو دی

شد. برای  احیاها شکسته و  سولفیدی بین گلوتنین دی

شده  معرفی SDS-PAGEها از روش  جداسازی گلوتنین

و  9 ةآمید ناپیوست (، ژل اکریل1970) Laemmliتوسط 

ساعت  هشتمدت  بهآمپر  میلی 24درصد و جریان  32

ای سبک گلوتنین . برای تشخیص زیرواحدهشداستفاده 

، Cook ،Grebeو چهار رقم  Chinese Springاز رقم 

Sunelg  وSunstar  از کشور استرالیا استفاده شد )جدول

 های (. شناسایی این زیرواحدها با استفاده از روش3

 .Liu et al( و 1990) Gupta & Shepherdپیشنهادی 

 ( صورت گرفت. 2010)

 Glu-D3مکان ژنی منظور محاسبة تنوع ژنتیکی در  به

 Piاگر  استفاده شد. در این فرمول، Nei ((1973از شاخص 

جمعیت مورد ام در یک مکان ژنی در  iفراوانی نسبی آلل 

ژنی برابر است  بررسی باشد، تنوع ژنتیکی در این مکان

 با:

(3 )             21 Pi  

صورت  ( بهHتنوع ژنتیکی متوسط ) محاسبةبرای 
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های ژنی از فرمول پیشنهادی  ها در تمام مکانζیانگین م

Nei  (1973)شود: صورت زیر استفاده می  به 

(2 )               
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P ؛تعداد واریته یا نمونه :N ،در این فرمول
2
ij  : فراوانی

های  تعداد مکان : Njو  ؛امjام از مکان ژنی iنسبی آلل 

 .استژنی 

 

 1Dهای زیرواحدهای سبک گلوتنین موجود در کروموزوم  برای شناسایی آلل شده شاهدهای پروتئینی استفادهمشخصات کامل  .3جدول 
LMW-GS 
(Glu-D3) 

LMW-GS 
(Glu-B3) 

LMW-GS 
(Glu-A3) 

Glu-D1 Glu-B1 Glu-A1 نام رقم أمنش 

a a a 2+12 7+8 Null چین Chinese Spring 

b b b 2+12 7+8/7*+8 1 ترالیااس Cook 

a j c 5+10 7+9 Null استرالیا Grebe 

b b c 2+12 17+18 2* استرالیا Sunelg 

b b c 2+12/5+10 7+8/7*+8 2*/1 استرالیا Sunstar 

 

 و بحث نتایج

 ةدر تجزی های شاهد اساس الگوی نواری نمونه گندم بر

 Dاز ژنوم  dو  a ،b ،cچهار آلل  SDS-PAGEهای  ژل

طوری که در گندم نان و  به شد؛شناسایی ها  این گونه

دارای بیشترین فراوانی  bآلل  Ae. crassaهمچنین در 

 و Ae. tauschii ةبرای دو گون aکه آلل  حالی بود، در
Ae. cylindrical  (. 2بود )جدول  زیادیدارای فراوانی

، aهای  همچنین با در نظر گرفتن چهار گونه، فراوانی آلل

b ،c  وd درصد 3/3و 3/33، 3/33، 53برابر  ترتیب به 

جدول نشان این نتایج حاصل از . در حقیقت شدمشاهده 

و در  است aبیشترین فراوانی مربوط به آلل  که دهد می

دارای  Ae. tauschiiهای مورد بررسی  میان گونه

 aاز فراوانی آلل  درصد 33/33که است بیشترین فراوانی 

بیشترین فراوانی  b . برای آللاستمربوط به این گونه 

 .است Ae. crassa، مربوط به ژنوم است درصد 3/34که 

توان  می 3 شده را در شکل های بارگذاری ای از ژل نمونه

شده در کل گیاهان  های شناسایی در ضمن آلل .دید

 .آمده است 9 تا 3های  جدولمورد بررسی در 

 
نین های زیرواحدهای سبک گلوت تعداد و فراوانی آلل .2جدول 

 Dشده در ژنوم  شناسایی

 a b c d گونه

Triticum aestivum 33 33 5 2 

Aegilops crassa 4 34 2 3 

Aegilops cylindrica 35 3 3 3 

Aegilops tauschii 34 3 5 2 

 3/3 3/33 3/33 53 فراوانی )درصد(

 
شده برای  بارگذاری SDS-PAGEهای  ای از ژل نمونه .3شکل 

 ف گلوتنینزیرواحدهای مختل
 .Cook ،2 .Grebe ،3 .Sunstar ،5 .TN2544 (Ae. 3ترتیب از چپ به راست:  به

cylindrica  ،)4از استان زنجان .TN2505 (Ae. tauschii  ،)9از استان سمنان .

TN2223 (Ae. tauschii  ،)3از استان آذربایجان شرقی .TN1522 (Ae. crassa  از

 TN0744. 3از استان همدانTN1325 (Ae. cylindrica  ،). 3استان کرمانشاه(، 

(Ae. crassa  ،)30از استان فارس .TN0698 (Ae. tauschii  ،)از استان مازندران

33 .TN0383 (Ae. cylindrica  ،)32از استان همدان .TN0351 (Ae. cylindrica  از

. 35از استان آذربایجان غربیTN0310 (Ae. crassa  ،). 33استان مرکزی(، 

50092 (Ae. crassa  و )34از استان آذربایجان شرقی .Grebe. 

 

های  شده نسبت به آلل این میزان آلل شناسایی

های زراعی گزارش  شدة قبلی که در در گندم شناسایی

Ikeda et al. (2008 ،)طوری که  شده بود، بیشتر است. به

Isadi Darbandi (2008و )et al.  Dubcovsky (1997) 

نج و پنج آلل را در سطح پروتئین برای ترتیب نه، پ به

 های مختلف گندم‌در ژنوم زیرواحدهای سبک گلوتنین

وجود  دلیل به ممکن استشناسایی کردند. این تفاوت 

های گوناگون در خویشاوندان وحشی گندم باشد.  آلل

توان در  ها، از آنها می بنابراین با شناسایی این نوع آلل
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 های جدول. کردان استفاده بهبود ارزش پروتئینی گندم ن

ها را در مناطق جغرافیایی مختلف  وضعیت آلل 9 تا 3

 ةفقط در دو نمون Ae. crassaدر  cدهد. آلل  نشان می

استان ایلام و یک  ه،در دو نمون dو آلل  ،استان فارس

 bکه آلل  حالی در ؛شود استان خراسان دیده می ةنمون

دهد  ن مینشا ها انپراکنش خوبی را در اکثر است

ترتیب در سه استان  به dو  cهای  (. ولی باز آلل3)جدول

)تهران، مرکزی و آذربایجان غربی( و دو استان )سمنان 

 Ae. tauschii(. در 5شوند )جدول  و خراسان( دیده می

در  bو در حد کمتر برای آلل  aپراکنش مناسبی از آلل 

 dو  c های که آلل درحالی ؛شد ههای کشور مشاهد‌نااست

(. 4)جدول  شدترتیب در چهار و دو استان مشاهده  به

ولی بود، زیاد  bو  aبرای گندم نان نیز پراکنش دو آلل 

ترتیب محدود به چهار و دو  به dو  cپراکنش دو آلل 

 (.9استان بود )جدول 

دهند که ارتباطی  نشان می ها جدولاین  اطلاعات

د. تحقیقات بین تنوع جغرافیایی و تنوع آللی وجود ندار

های نان و خویشاوندان وحشی آنها  گندم دربارةقبلی 

براساس زیرواحدهای سبک و سنگین و همچنین 

 DNA (Bamneshin etبراساس نشانگرهای مولکولی 

al., 2009; Naghavi et al., 2009; Hoseinian. 

Khoshru et al., 2010 نشان داد که ارتباطی بین تنوع )

کولی وجود ندارد که دلیل آن جغرافیایی و تنوع مول

ها از یک منطقه به  پلاسم جایی ژرم هجاب ممکن است

مورد بررسی از هر  ةدیگر یا کم بودن تعداد نمون ةمنطق

 منطقه باشد.

 

 Aegilops crassa  ةدر گون Dزیرواحدهای سبک گلوتنین در ژنوم  ةشد باندهای شناسایی .3جدول 

 a b c d أمنش نمونه گونه

Ae. crassa TN2203 زنجان *    

Ae. crassa TN2183 زنجان  *   

Ae. crassa TN2113 کردستان  *   

Ae. crassa TN2112 کردستان  *   

Ae. crassa TN1742 همدان  *   

Ae. crassa TN1699 تهران  *   

Ae. crassa TN1538 کرمانشاه  *   

Ae. crassa TN1522 کرمانشاه  *   

Ae. crassa TN1326 همدان  *   

Ae. crassa TN1317 همدان *    

Ae. crassa TN1236 غربی آذربایجان  *   

Ae. crassa TN0885 غربی آذربایجان  *   

Ae. crassa TN0779 ایلام    * 

Ae. crassa TN0755 ایلام    * 

Ae. crassa TN0744 فارس  *   

Ae. crassa TN0730 فارس   *  

Ae. crassa TN0723 فارس   *  

Ae. crassa TN0721 فارس *    

Ae. crassa TN0720 فارس  *   

Ae. crassa TN0689 زنجان *    

Ae. crassa TN0310 غربی آذربایجان  *   

Ae. crassa 50131 خراسان  *   

Ae. crassa 50119 خراسان    * 

Ae. crassa 50092 شرقی آذربایجان  *   

Ae. crassa 50021 مرکزی *    

 32/0 03/0 90/0 20/0   فراوانی کل



 D ... 333های زیرواحدهای سبک گلوتنین در ژنوم  شناسایی آلل و همکاران: احمدی 

 Aegilops cylindrica  ةدر گون Dزیرواحدهای سبک گلوتنین در ژنوم  ةشد باندهای شناسایی .5جدول 

 a b c d أمنش نمونه گونه

Ae. cylindrica TN2544 زنجان *    

Ae. cylindrica TN2537 زنجان *    

Ae. cylindrica TN2519 نانسم    * 

Ae. cylindrica TN2504 سمنان    * 

Ae. cylindrica TN2262 تهران   *  

Ae. cylindrica TN1735 ایلام *    

Ae. cylindrica TN1733 ایلام  *   

Ae. cylindrica TN1700 تهران  *   

Ae. cylindrica TN1694 تهران  *   

Ae. cylindrica TN1535 کرمانشاه *    

Ae. cylindrica TN1523 کرمانشاه *    

Ae. cylindrica TN1325 همدان *    

Ae. cylindrica TN1319 همدان  *   

Ae. cylindrica TN1140 کرمانشاه *    

Ae. cylindrica TN0888 - *    

Ae. cylindrica TN0869 - *    

Ae. cylindrica TN0775 فارس  *   

Ae. cylindrica TN0753 فارس  *   

Ae. cylindrica TN0710 مازندران *    

Ae. cylindrica TN0706 مازندران *    

Ae. cylindrica TN0696 مازندران  *   

Ae. cylindrica TN0588 خراسان    * 

Ae. cylindrica TN0383 همدان *    

Ae. cylindrica TN0351 مرکزی   *  

Ae. cylindrica 50115 خراسان *    

Ae. cylindrica 50077 شرقی آذربایجان *    

Ae. cylindrica 50072 غربی آذربایجان   *  

 3333/0 3333/0 2432/0 4339/0   فراوانی کل

 
 های گندم نان، ( در جمعیتζتنوع ژنتیکی )

Ae. crassa ،Ae. cylindrica  وAe. tauschii ترتیب  به

که  شدبرآورد  9235/0و  9333/0، 4332/0، 9495/0

بیشترین تنوع ژنتیکی در گندم مشاهده شد. همچنین 

 9235/0( برای کل جمعیت Hتنوع ژنتیکی متوسط )

‌.Hosenian Khoshru et al. (3)جدول  دست آمد هب

، Dبا کمک چهار جفت آغازگر اختصاصی ژنوم  (2010)

 DNAرقم گندم نان در سطح  92آلل را در  22

یکی و تنوع ژنتیکی شناسایی کردند و میزان تنوع ژنت

آنها بیشتر از  ةشد ( گزارشPCRمتوسط )شناسایی با 

میزان تنوع ژنتیکی و تنوع ژنتیکی متوسط )شناسایی با 

SDS-PAGE.وضعیت ممکن  نیا ( این پژوهش است

 سطح در ها آلل نیا از یبعض که باشد نیا از یناش است

 مقدار به انیب صورت در نیهمچن. شوند ینم انیب نیپروتئ

 پژوهش نیا در یبررس مورد روش با که اند یزیناچ

 .شوند داده نمی صیتشخ

ترین ژنوم گندم است که تنوع بسیار  مهم Dژنوم 

های موجود  نمونه ةو هم داردزیادی برای تعیین کیفیت 

 Aegilops. جنس را دارنداین ژنوم  ،در این پژوهش
ن ها به گندم است و همواره جریا ترین گونه حاوی نزدیک
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جنس برقرار بوده است. براساس شواهد  دوژنی بین این 

به گندم است و  Dژنوم  ةدهند Ae. tauschiiژنتیکی 

 Dvorakتلاقی یابد ) دآسانی با گندم تتراپلوئی تواند به می

et al., 1998.) های  تلاش ،علت اهمیت این ژنوم به

ی و انتقال ژن به خویشاوندان زراعی یفراوانی برای شناسا

شایان ذکر است که این چهار گونه است.  جام گرفتهان

ها  ژنی این گونه ةخزانگیاهان خودگشن هستند. 

زیرواحدهای سبک اطلاعات باارزشی را درمورد آنها دارد. 

شوند و دارای  های ژنی رمز می گلوتنین توسط خانواده

زیرواحدهای  . بنابراین نسبت بهاند الگوی بانددهی پیچیده

ت کمتری در مورد آنها صورت گرفته سنگین مطالعا

های  نمونه Dاست. نتایج این تحقیق نشان داد که ژنوم 

در مقایسه با سایر را بیشترین تنوع ژنتیکی  ،گندم نان

 از دیگرنیز بیشتر  aو فراوانی نسبی آلل  دارد ها نمونه

شده در  . با وجود این، تنوع آللی مشاهدهها است نمونه

توان  و از این تنوع می استزیاد  خویشاوندان وحشی نیز

بهبود گلوتنین نان گندم  برایهای اصلاحی  در برنامه

 .کردزراعی استفاده 
 

 Aegilops tauschii  ةدر گون Dزیرواحدهای سبک گلوتنین در ژنوم  ةشد باندهای شناسایی .4جدول 

 a b c d أمنش نمونه گونه

Ae. tauschii TN0312 غربی آذربایجان    * 

Ae. tauschii TN2579 گیلان  *   

Ae. tauschii TN2570 گیلان   *  

Ae. tauschii TN2554 زنجان *    

Ae. tauschii TN2545 زنجان *    

Ae. tauschii TN2535 زنجان  *   

Ae. tauschii TN2520 سمنان *    

Ae. tauschii TN2505 سمنان *    

Ae. tauschii TN2497 سمنان *    

Ae. tauschii TN2243 شرقی آذربایجان  *   

Ae. tauschii TN2223 شرقی آذربایجان *    

Ae. tauschii TN2120 خراسان   *  

Ae. tauschii TN1952 ایلام *    

Ae. tauschii TN1695 تهران   *  

Ae. tauschii TN1688 تهران *    

Ae. tauschii TN1211 تهران  *   

Ae. tauschii TN0698 مازندران    * 

Ae. tauschii TN0697 مازندران *    

Ae. tauschii TN0694 مازندران  *   

Ae. tauschii TN0693 مازندران   *  

Ae. tauschii TN0690 مازندران *    

Ae. tauschii TN0621 خراسان *    

Ae. tauschii TN0372 - *    

Ae. tauschii TN0308 یغرب آذربایجان  *   

Ae. tauschii TN0304 غربی آذربایجان *    

Ae. tauschii 50124 خراسان *    

Ae. tauschii 50006 مرکزی *    

Ae. tauschii 50037 کرمانشاه  *   

 0335/0 3523/0 24/0 4343/0   فراوانی کل

 



 D ... 333های زیرواحدهای سبک گلوتنین در ژنوم  شناسایی آلل و همکاران: احمدی 

 Triticum aestivum  ةدر گون Dزیرواحدهای سبک گلوتنین در ژنوم  ةشد باندهای شناسایی .9جدول 

 a b c d أمنش نمونه گونه

T. aestivum KC609 کرمانشاه  *   

T. aestivum KC851 مازندران  *   

T. aestivum KC480 تهران  *   

T. aestivum KC1854 سمنان *    

T. aestivum KC1856 سمنان *    

T. aestivum KC2164 فارس *    

T. aestivum KC2195 فارس  *   

T. aestivum KC2324 یزد   *  

T. aestivum KC15344 خراسان *    

T. aestivum KC15442 - *    

T. aestivum KC15441 -  *   

T. aestivum KC855 مازندران  *   

T. aestivum KC1584 زنجان  *   

T. aestivum KC15562 مرکزی *    

T. aestivum KC1585 زنجان *    

T. aestivum KC15500 کردستان *    

T. aestivum KC15621 مرکزی *    

T. aestivum KC15629 خراسان  *   

T. aestivum KC15729 ایلام  *   

T. aestivum KC16064 یزد   *  

T. aestivum KC16804 ایلام  *   

T. aestivum KC16224 کردستان    * 

T. aestivum KC16829 کرمانشاه   *  

T. aestivum KC16886 همدان *    

T. aestivum KC479 تهران    * 

T. aestivum KC367 همدان *    

T. aestivum KC127 غربی آذربایجان  *   

T. aestivum KC129 غربی آذربایجان  *   

T. aestivum KC19 شرقی آذربایجان  *   

T. aestivum KC18 شرقی آذربایجان   *  

 0993/0 3333/0 5333/0 3993/0   لفراوانی ک

 
 پژوهش نیا شده یبررسهای  ( جمعیتζ. تنوع ژنتیکی )3جدول 

 T. aestivum Ae. crassa Ae. cylindrica Ae. tauschii کل جمعیت 

 9495/0 4332/0 9333/0 9235/0 9235/0 (ζ) یکیژنت تنوع

 

 سپاسگزاری

 برای نهال و بذر ةاصلاح و تهی ؤسسةاز بخش ژنتیک م

و  های این تحقیق تشکر‌در اختیار قرار دادن نمونه

 د.گرد می قدردانی
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